
                     10        20        30        40        50        60        70        80        90       100       110       120       130       140       150       160       170       180       190       20                            
            ....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....| 
28269679.m  ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~MEKYHVLEMIGEGSFGRVYKG~RKKYSAQVVALKFIPKLG~~RSEKELRNLQREIEIMRGLWHPNIVHMLDSFETD~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~KEVVVVTDYAEG~ELFQILEDDGKLPEDQVQAIAAQLVSALYYLHSHRILHRDMKPQN~ILLA 
Fused       ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~MEKYHVLEMIGEGSFGRVYKG~RRKYSAQVVALKFIPKLG~~RSEKELRNLQREIEIMRGLRHPNIVHMLDSFETD~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~KEVVVVTDYAEG~ELFQILEDDGKLPEDQVQAIAAQLVSALYYLHSHRILHRDMKPQN~ILLA 
25051442.m  ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~MAGPSWGLPRLDGFILTER~~LGSGTYATVYKAYAKKDTREVVAIKCVAKKS~~LNKASVENLLTEIEILKGIRHPHIVQLKDFQWDN~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~DNIYLIMEFCAGGDLSRFIHTRRILPEKVARVFMQQLASALQFLHERNISHLDLKPQN~ILLS 
ULK3        ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~MAGPGWGPPRLDGFILTER~~LGSGTYATVYKAYAKKDTREVVAIKCVAKKS~~LNKASVENLLTEIEILKGIRHPHIVQLKDFQWDS~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~DNIYLIMEFCAGGDLSRFIHTRRILPEKVARVFMQQLASALQFLHERNISHLDLKPQN~ILLS 
31982530.m  ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~MEVVGDFEYCKRDLVGHGAFAVVFRGRHRQKTDWEVAIKSINKKN~~LSKSQIL~LGKEIKILKELQHENIVALYDVQELP~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~NSVFLVMEYCNGGDLADYLQAKGTLSEDTIRVFLHQIAAAMRILHSKGIIHRDLKPQN~ILLS 
ULK2        ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~MEVVGDFEYSKRDLVGHGAFAVVFRGRHRQKTDWEVAIKSINKKN~~LSKSQIL~LGKEIKILKELQHENIVALYDVQELP~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~NSVFLVMEYCNGGDLADYLQAKGTLSEDTIRVFLHQIAAAMRILHSKGIIHRDLKPQN~ILLS 
27672185.r  ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~MEVVGDFEYSKRDLVGHGAFAVVFRGRHRQKTDWEVAIKSINKKN~~LSKSQIL~LGKEIKILKELQHENIVALYDVQALWRFLKGPGLHARACMANVLGVSTGTEQLVLNMPTPGETGAY~~AKGTLSEDTIRVFLHQIAAAMRILHSKGIIHRDLKPQN~ILLS 
6678503.m   ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~MEPGRGGVETVGKFEFSRKDLIGHGAFAVVFKGRHREKHDLEVAVKCINKKN~~LAKSQTL~LGKEIKILKELKHENIVALYDFQEMA~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~NSVYLVMEYCNGGDLADYLHTMRTLSEDTVRLFLQQIAGAMRLLHSKGIIHRDLKPQN~ILLS 
ULK1        ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~MEPGRGGTETVGKFEFSRKDLIGHGAFAVVFKGRHREKHDLEVAVKCINKKN~~LAKSQTL~LGKEIKILKELKHENIVALYDFQEMA~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~NSVYLVMEYCNGGDLADYLHAMRTLSEDTIRLFLQQIAGAMRLLHSKGIIHRDLKPQN~ILLS 
1l3r_E      GNAAAAKKGXEQESVKEFLAKAKEDFLKKWETPSQNTAQLDQFDRIKTLGTGSFGRVMLVKHKESGNHYAMKILDKQKV~~VKLKQIEHTLNEKRILQAVNFPFLVKLEFSFKDN~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~SNLYMVMEYVAGGEMFSHLRRIGRFXEPHARFYAAQIVLTFEYLHSLDLIYRDLKPEN~LLID 
ULK4        ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~MENFILYEEIGRGSKTVVYKG~RRKGTINFVAILCTDKCR~~RPE~~~~~ITNWVRLTREIKHKNIVTFHEWYETS~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~NHLWLVVELCTGGSLKTVIAQDENLPEDVVREFGIDLISGLHHLHKLGILFCDISPRK~ILLE 
BcDNA_GH04  ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~MADDKSYDSSNNSETEERRAKHKKAKKHKKHKKSSTGKTEKDRHVHKKQ~~KKAKKRPHRTSESTNESDAPENAKLKLSQNCGLS~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~SKFTEIMQKASRNGADFRVGKPLLPTDPSSLVEEITKTIQNKMLPVLEVASSSSESD~VPAD 
BcDNA_GH07  ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~MSPGAHLQMSPQNTSSLSQHHPHQQQQLQPPQQQQQHFPNHHSAQQQSQQQQQQEQQNPQQQAQQQQQILPHQHLQHLHKHPHQLQLHQQQQQQLHQQQQQ~~~~~~~~~~~~HFHQQSLQGLHQGSSNPDSNMSTGSSHSEKDVNDMLSGGAATPGAAAAAIQQQHPAFAPTLGMQQP 
 
                    210       220       230       240       250       260       270       280       290       300       310       320       330       340       350       360       370       380       390       40                   
            ....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....| 
28269679.m  K~~~~~~~~~GGGIKLCDFGFARAMSTNTMVLTS~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~IKGTPLYMSPELVEERPYDHTADLWSVGCILYELAVGTP~PFYTTSIFQLVSLILKDPVRWPST~~~~~~~~~~~~~~~~~ISSCFKNFLQGLLTKDPRQRLSWPDLLHHPFIAGRVTIITEPAGSDLGTPFTSRLPPELQVL 
Fused       K~~~~~~~~~GGGIKLCDFGFARAMSTNTMVLTS~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~IKGTPLYMSPELVEERPYDHTADLWSVGCILYELAVGTP~PFYATSIFQLVSLILKDPVRWPST~~~~~~~~~~~~~~~~~ISPCFKNFLQGLLTKDPRQRLSWPDLLYHPFIAGHVTIITEPAGPDLGTPFTSRLPPELQVL 
25051442.m  ~~~~~~~SLEKPHLKLADFGFAQHMSPWDEKHV~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~LRGSPLYMAPEMVCRRQYDARVDLWSVGVILYEALFGQP~PFASRSFSELEEKIRSNRVIELPLR~~~~~~~~~~~~~~PQLSLDCRDLLQRLLERDPARRISFKDFFAHPWVD~~~~~~~~~~~~~~~~~~LEHMPSGESLA 
ULK3        ~~~~~~~SLEKPHLKLADFGFAQHMSPWDEKHV~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~LRGSPLYMAPEMVCQRQYDARVDLWSMGVILYEALFGQP~PFASRSFSELEEKIRSNRVIELPLR~~~~~~~~~~~~~~PLLSRDCRDLLQRLLERDPSRRISFQDFFAHPWVD~~~~~~~~~~~~~~~~~~LEHMPSGESLG 
31982530.m  YANRRKSNVSGIRIKIADFGFARYLHSNTMAAT~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~LCGSPMYMAPEVIMSQHYDAKADLWSIGTVIYQCLVGKP~PFQANSPQDLRMFYEKNRSLMPSIP~~~~~~~~~~~~~~RETSPYLANLLLGLLQRNQKDRMDFEAFFSHPFLEQVP~VKKSCP~~~VPVPVYSGPVPGSSCS 
ULK2        YANRRKSSVSGIRIKIADFGFARYLHSNMMAAT~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~LCGSPMYMAPEVIMSQHYDAKADLWSIGTVIYQCLVGKP~PFQANSPQDLRMFYEKNRSLMPSIP~~~~~~~~~~~~~~RETSPYLANLLLGLLQRNQKDRMDFEAFFSHPFLEQGP~VKKSCP~~~VPVPMYSGSVSGSSCG 
27672185.r  YASRRKSNVSGIRIKIADFGFARYLHSNTMAAT~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~LCGSPMYMAPEVIMSQHYDAKADLWSIGTVIYQCLVGKP~PFQNFTGN~~~~~~~IIVELTDSIP~~~~~~~~~~~~~~RETSPYLANLLLGLLQRNQKDRMDFA~~~~~~~~~~~~~~~~~CP~~~VPVPVYSGPGPGSSCS 
6678503.m   NPGGRRANPSNIRVKIADFGFARYLQSNMMAAT~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~LCGSPMYMAPEVIMSQHYDGKADLWSIGTIVYQCLTGKA~PFQASSPQDLRLFYEKNKTLVPAIP~~~~~~~~~~~~~~RETSAPLRQLLLALLQRNHKDRMDFDEFFHHPFLDASTPIKKSPP~~~VPVPSYPSSGSGSSSS 
ULK1        NPAGRRANPNSIRVKIADFGFARYLQSNMMAAT~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~LCGSPMYMAPEVIMSQHYDGKADLWSIGTIVYQCLTGKA~PFQASSPQDLRLFYEKNKTLVPTIP~~~~~~~~~~~~~~RETSAPLRQLLLALLQRNHKDRMDFDEFFHHPFLDASPSVRKSPP~~~VPVPSYPSSGSGSSSS 
1l3r_E      Q~~~~~~~~~QGYIQVTDFGFAKRVKG~~RTWX~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~LCGTPEYLAPEIILSKGYNKAVDWWALGVLIYEMAAGYP~PFFADQPIQIYEKIVSGKVRFPSH~~~~~~~~~~~~~~~~~FSSDLKDLLRNLLQVDLTKR~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~FGNLKNGVNDI 
ULK4        G~~~~~~~~~PGTLKFSNFCLAKVEGENLEEFFALVAAEEGGGDNGENVLKKSMKSRVKGSPVYTAPEVVRGADFSISSDLWSLGCLLYEMFSGKP~PFFSESVSELTEKILCEDPLPPIPKD~~~~~~~~~~SSRPKASSDFINLLDGLLQRDPQKRLTWTRLLQHS~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~FWKKAFAGADQE 
BcDNA_GH04  AASPIILSIIEDELNLEELMRQKALLQARLGAY~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~MSDPEAEDKGDLLPHTHSQQLVVHTKSVLKAVTSVPQPQPSKSAAPLATATSKHANIKKSTTHNS~~~~~~~~~~NESDVILLDDSSGGQRTPSPTPEKRRRHASPLPAAPRS~~~~~~~~~~~~~~~~~RCRRDRRSRDRD 
BcDNA_GH07  PPPPPQHSNNGGEMGYLSAGTTTTTSVLTVGKPR~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~TPAERKRKRKMPPCATSADEAGSGGGSGGAGATVVNNSSLKGKSLAFRDMPKVNMSLNLGDRLGGSAGSGVGAGGAGSGGGGAGSGSGSGGGKSARLMLPVSDNKKINDYFNKQQTGVGVGVPGGAGGNTAGLRGSHTGGGSKSPS 
 
                    410       420       430       440       450       460       470       480       490       500       510       520       530       540       550       560       570       580       590       60                   
            ....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....| 
28269679.m  KDEQAHRLAPK~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~GNQSRILRQACKLMAEEAKQKEDQNAGSALEQEDGLCKVTPSTAPVPGLKATPQESSLLAGILASEMKNNWEDWGAGEAPRTSRENHINLECEQGFPEPRPEAMGRQSTDVVDPENEEPDSDDEWQRLLETSEPGPVQLK 
Fused       KDEQAHRLAPK~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~GNQSRILTQAYKRMAEEAMQKKHQNTGPALEQEDKTSKVAPGTAPLPRLGATPQESSLLAGILASELKSSWAKSGTGEVPSAPRENRTTPDCERAFPEERPEVLGQRSTDVVDLENEEPDSDNEWQHLLETTEPVPIQLK 
25051442.m  QARALVVEAVK~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~KDQEGDAAAALSLYCKALDFFVPALHYEVDAQRKEAIK~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~AKVGQY 
ULK3        RATALVVQAVK~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~KDQEGDSAAALSLYCKALDFFVPALHYEVDAQRKEAIK~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~AKVGQY 
31982530.m  SSPSCRFASPP~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~SLPDMQHIQEENLSSPPLGPPNYLQVSKDSASNSSKNSSCDTDDFVLVPHNISSDHSYDMPMG~~~TTARRASNEFFMCGG~~~~~~~~~~~~~QCQPTVSP~~~~~~~~~~~HSETAPIPVPTQVRNY 
ULK2        SSPSCRFASPP~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~SLPDMQHIQEENLSSPPLGPPNYLQVSKDSASTSSKNSSCDTDDFVLVPHNISSDHSCDMPMG~~~TAGRRASNEFLVCGG~~~~~~~~~~~~~QCQPTVSP~~~~~~~~~~~HSETAPIPVPTQIRNY 
27672185.r  SSPPCRFASPPVLWELLCQLLYCTQCPSRHGVLTSEKDMGAIKEGNCGISQLRQLKRLRGSVRVPVPHIDLSLPDMQHIQEENLSSPPLGPPNYLQVSKDSASNSSKNSSCDTDDFVLVPHNISSDHSYDMPMG~~~TAGRRASNEFFVCGG~~~~~~~~~~~~~QCQPTVSP~~~~~~~~~~~HSETAPIPVPTQVRNY 
6678503.m   SSSASHLASPP~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~SLGEMPQLQK~TLTSP~ADAAGFLQGSRDSGG~~SSKDSCDTDDFVMVPAQFPGDLVAEAASAKPPPDSLLCSGSSLVASAGLESHGRTPSPSPTCSSSPSPSGRPGPFSSNRYGASVPIPVPTQVHNY 
ULK1        SSSTSHLASPP~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~SLGEMQQLQK~TLASP~ADTAGFLHSSRDSGG~~SKDSSCDTDDFVMVPAQFPGDLVAEAPSAKPPPDSLMCSGSSLVASAGLESHGRTPSPSPPCSSSPSPSGRAGPFSSSRCGASVPIPVPTQVQNY 
1l3r_E      KN~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~HKWFATTDWIAIYQRKVEAPFIPKFKGP~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~GDTSNF 
ULK4        SSVEDLSLSRN~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~TMECSGPQDSKELLQNSQSRQAKGHKSGQPLGHSFRLEN~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~PTEFRPK 
BcDNA_GH04  RSPPRRRASDQ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~QTQVRPRSRNRNMEDLRQEINRDKQRERRDHSRDRDRRG~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~LDRPPPPTDMRPG 
BcDNA_GH07  SAQQQQTAAQQQGSGVATG~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~GSAGGSAGNQVQVQTSSAYALYPPASPQTQTSQQQQQQQPGSDFHYVNSSKAQQQQQRQQQQTSNQMVPPHVVVGLGGHPLS~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~LASIQQQTPLSQQQQ 
 
                    610       620       630       640       650       660       670       680       690       700       710       720       730       740       750       760       770       780       790       80                   
            ....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....| 
28269679.m  SPLTLLCNPDFCQRIQSQLRGTGEQILKGVLDGVSHLLPVLRILSSLLSSCNDSVLLYSFCQEAGLPELPLSLLRYSQESSSIQQQPWYGALLRDLVAVVQAYFSCTFNLERSQTGDSLQVFQEAASLFLDLLGKLLAQSDDSEQTFRRDSLMCFAVLCEAVDGNSW~~AVSKAFYSSLLTTQRAVLDGLLHGLTVPQLP 
Fused       APLTLLCNPDFCQRIQSQLHEAGGQILKGILEGASHILPAFRVLSSLLSSCSDSVALYSFCREAGLPGLLLSLLRHSQESNSLQQQSWYGTFLQDLMAVIQAYFACTFNLERSQTSDSLQVFQEAANLFLDLLGKLLAQPDDSEQTLRRDSLMCFTVLCEAMDGNSR~~AISKAFYSSLLTTQQVVLDGLLHGLTVPQLP 
25051442.m  VSRAEELKAIVSSSN~~~~~~~QALLRQG~~TTVQELLR~~~~~~~~~~~~~~~~~~~EMARDKP~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~RLLAALEVASAALAKEEEAGKEQDALDLYQH~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~SLGELLVLLAAEAPGRRRELLHTEVGVGV 
ULK3        VSRAEELKAIVSSSN~~~~~~~QALLRQG~~TSARDLLR~~~~~~~~~~~~~~~~~~~EMARDKP~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~RLLAALEVASAAMAKEEAAGGEQDALDLYQH~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~SLGELLLLLAAEPPGRRRELLHTEVQNLM 
31982530.m  QRIEQNLISTASSGTNPHGSPRSAVVRRS~NTSPMGFLRVGSCSPVPGDTVQTGGRRLSTGSSRPYSPSPLVGTIPEQFSQCCCGHPQGHEARSRHSS~~GSPVPQTQAPQSLLLGARLQSAPTLTDIYQNKQKLRKQHSDPVCPSHAGAGYSYSPQPSRPG~~~~~~~~~SLGTSPTKHTGSSPRNSDWFFKTPLPTII 
ULK2        QRIEQNLTSTASSGTNVHGSPRSAVVRRS~NTSPMGFLRPGSCSPVPADTAQTVGRRLSTGSSRPYSPSPLVGTIPEQFSQCCCGHPQGHDSRSRNSS~~GSPVPQAQSPQSLLSGARLQSAPTLTDIYQNKQKLRKQHSDPVCPSHTGAGYSYSPQPSRPG~~~~~~~~~SLGTSPTKHLGSSPRSSDWFFKTPLPTII 
27672185.r  QRIEQNLISTASSGTNPHSSPRSAVVRRS~NTSPMGFLRVGSCSPVPADTVQTGGRRLSTGSSRPYSPSPLG~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~SPVPQTQSPQSLLLGARLQSAPTLTDIYQNKQKLRKQHSDPVCPSLAGAGYSYSPQPSRPG~~~~~~~~~SLGTSPTKHMGSSPRSSDWFFKTPLPTII 
6678503.m   QRIEQNLQSPTQQQT~~~~~ARSSAIRRSGSTTPLGFGRASPSPPSHTD~GAMLARKLSLGGGRPYTPSPQVGTIPERPSWSRVPSPQGADVRVGRSPRPGSSVPEH~SPRTTGLGCRLHSAPNLSDFHVVRPKLPKPPTDPLGATFS~PPQTSAPQP~~~~~~~~~~~~~CPGLQSCRPLRGSPKLPDFLQRSPLPPIL 
ULK1        QRIERNLQSPTQFQT~~~~~PRSSAIRRSGSTSPLGFARASPSPPAHAEHGGVLARKMSLGGGRPYTPSPQVGTIPERPGWSGTPSPQGAEMRGGRSPRPGSSAPEH~SPRTSGLGCRLHSAPNLSDLHVVRPKLPKPPTDPLGAVFS~PPQASPPQP~~~~~~~~~~~~~SHGLQSCRNLRGSPKLPDFLQRNPLPPIL 
1l3r_E      DDYEEEEIRVX~~~~~~~~~~~~~~INEKCGKEFTEF~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ 
ULK4        STLEGQLNESMFLLSSRPTPRTSTAVEVSPGEDMTHCSP~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~QKTSPLTKITSGHLSQQDLESQMRELIY~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~TDSDLVVTPIIDNPKIMKQPPVKFDAKIL 
BcDNA_GH04  RARERDVRPSRMQRSHSRSKFESDRRRERERQKDRDRGGGRVGARSGTDNGDRDRYKGSLSEGQNKLDKESS~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~DEEVNVNIDILEEDDEERIIELRRKKREELLKKLGTGQESPAPHNSVSYESRSTSQGSSQRERPLRT~~PSPTMPCPNPLISEIPKDREDMDNSTSQKTC 
BcDNA_GH07  QQQQQQQQQQLGPPTTSTASVVPTHPHQLGSLGVVGMVGVGVGVGVGVNVGVGPPLPPPPPMAMPAAIITYSKATQTEVSLHELQEREAEHESGKVKLDEMTRLSDEQKSQIVGNQKTIDQHKCHIAKCIDVVKKLLKEKSSIEKKEARQKCMQNRLRLGQFVTQRVGATFQENWTDGYAFQELSRRQEEITAEREEIDR 
 
                    810       820       830       840       850       860       870       880       890       900       910       920       930       940       950       960       970       980       990       10                  
            ....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....| 
28269679.m  FHTPPGAPQVSQPLREQSEDVPGAISSALAAMCTAPVGLPSCWDAKEQVSWHLANQLTEDSSQLRPSLISGLRHHVLCLHLLKVLYACCYISERLCHILGQEPLALESLLMLVQG~KVKVADWEESTEVALYLLSLLVFRLQDLPSGMEKLGSEVATLFTHSHVVSLVNAAACLLGQLGQQGVTFDLQPREWIAAAAHAL 
Fused       VHTPQGAPQVSQPLREQSEDIPGAISSALAAICTAPVGLPDCWDAKEQVCWHLANQLTEDSSQLRPSLISGLQHPILCLHLLKVLYSCCLVSEGLCRLLGQEPLALESLFMLIQG~KVKVVDWEESTEVTLYFLSLLVFRLQNLPCGMEKLGSDVATLFTHSHVVSLVSAAACLLGQLGQQGVTFDLQPMEWMAAATHAL 
25051442.m  EKCSFPSSYSGLWDINRSHMDFPCLRIVRSVTQDFCA~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ 
ULK3        ARAEYLKEQVKMRESRWEADTLDKEGLSESVRSSCTLQ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ 
31982530.m  GSPTKTTAPFKIPKTQASSNLLALVTRHGPAESQSKDGNDP~~RECSHCLSVQGSERHRSEQQQSKAVFG~~~RSVSTGKLSEQQ~VKAPLGGHQ~~~GSTDSLNTERPMDVAPAGACGVMLAL~~PAGTAASARAVLFTVGSPPHSATAPTCTHMVLRTRTTSVGSSSSGGSLCSASGRVCVGSPPGPGLGSSPPGAEG 
ULK2        GSPTKTTAPFKIPKTQASSNLLALVTRHGPAEEQSKDGNEP~~RECAHCLLVQGSERQRAEQQ~SKAVFG~~~RSVSTGKLSDQQ~GKTPICRHQ~~~GSTDSLNTERPMDIAPAGACGGVLAP~~PAGTAASSKAVLFTVGSPPHSAAAPTCTHMFLRTRTTSVGPSNSGGSLCAMSGRVCVGSPPGPGFGSSPPGAEA 
27672185.r  GSPTKTTAPFKIPKTQASSNLLALVTRHGPAESQSKDGNDP~~RQCSHCLLVQGSERHRSEQQ~SKAVFG~~~RSVSTGKLSEQQHVKAPLGGHQ~~~GSTDSLNTERPMDVAPAGACGVVLAL~~PAGTAASARAVLFTVGSPPHSATAPTCTHMVLRTRTTSVGSNSSGGSLCSASGRVCVGSPPAPGFGSSPPGAEA 
6678503.m   GSPTKAGPSFDFPKTPSSQNLLTLLARQGVVMTPPRNRTLPDLSEASPFHGQQLGSGLRPAED~TRGPFG~~~RSFSTSRITDLL~LKAAFGTQASDSGSTDSLQ~EKPMEIAPSAGFGGTLHPGARGGGASSPAPVVFTVGSPPSGATPPQST~~~~RTRMFSVGSSSSLGSTGSSSARHLVPGA~~~~CGEAP~~ELS 
ULK1        GSPTKAVPSFDFPKTPSSQNLLALLARQGVVMTPPRNRTLPDLSEVGPFHGQPLGPGLRPGED~PKGPFG~~~RSFSTSRLTDLL~LKAAFGTQAPDPGSTESLQ~EKPMEIAPSAGFGGSLHPGARAGGTSSPSPVVFTVGSPPSGSTPPQGP~~~~RTRMFSAGPTG~~~~SASSSARHLVPGP~~~~CSEAPAPELP 
1l3r_E      ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ 
ULK4        HLPTYSVDKLLFLKDQDWNDFLQQVCSQIDSTEKSMGASRAKLNLLCYLCVVAG~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ 
BcDNA_GH04  SAKEKRNEWDMFADQDVDSNFDSPNTIVQNKHQHENPALTDNWDDAEGYYRVRIGEVLDNRYLVNGYTGQG~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~VFSNVVRGRDQARGQANVAIKIIRNNEIMHKTGLRELEILKKLNDADPEDRFHCLRLYRHFFHKQHLCMVFEPLAMNLREVLKK 
BcDNA_GH07  QKKQLMKKRPAESGRKRNNNSNQNNQQQQQQQHQQQQQQQNSNSNDSTQLTSGVVTGPGSDRVSVSVDSGLGGNNAGAIGGGTVGGGVGGGGVGGGGVGGGGGRGLSRSNSTQANQAQLLHNGGGGSGGNVGNSGGVGDRLSDRGGGGGGIGGNDSGSCSDSGTFLKPDPVSGAYTAQEYYEYDEILKLRQNALKKEDAD 
 
 



                    1010      1020      1030      1040      1050      1060      1070      1080      1090      1100      1110      1120      1130      1140      1150      1160      1170      1180      1190      12                  
            ....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....| 
28269679.m  SAPAEVRLTPPYSCGFYDGLLILLLQLLMQ~GKPGLIRDVVGSEVWTILWHRFSMALRLPEEVSAQ~~~~~~~~~~~EDDLLLSSPSSLEPDWTLISPQGMAALLSLAMAIFTQESQLCLSHLSQHGSVLMLTLKHLLSPSFLHHLSQAPQGPEFLPVVVLSVCKLLCFPFALDVDADLLVGVLADLRASEVVVCLLQVC 
Fused       SAPAEVRLTPPGSCGFYDGLLILLLQLLTEQGKASLIRDMSSSEMWTVLWHRFSMVLRLPEEASAQ~~~~~~~~~~~EGELSLSSPPSPEPDWTLISPQGMAALLSLAMATFTQEPQLCLSCLSQHGSILMSILKHLLCPSFLNQLRQAPHGSEFLPVVVLSVCQLLCFPFALDMDADLLIGVLADLRDSEVAAHLLQVC 
25051442.m  ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ 
ULK3        ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ 
31982530.m  APSLRYVPYGASPPSLEGLITFEAPELPEETLMEREHTDTLRHLNMMLMFTECVLDLTAVRGGNPELCTSAVSLYQIQESVVVDQISQLSKDWGRVEQLVLYMKAAQLLAASLHLAKAQVKSGKLSPSMAVKQVVKNLNERYKFCITMCKKLTEKLNRFFSDKQRFIDEINSVTAEKLIYNCAVEMVQSAALDEMFQQTE 
ULK2        APSLRYVPYGASPPSLEGLITFEAPELPEETLMEREHTDTLRHLNVMLMFTECVLDLTAMRGGNPELCTSAVSLYQIQESVVVDQISQLSKDWGRVEQLVLYMKAAQLLAASLHLAKAQIKSGKLSPSTAVKQVVKNLNERYKFCITMRKKLTEKLNRFFSDKQRFIDEINSVTAEKLIYNCAVEMVQSAALDEMFQQTE 
27672185.r  APSLRYVPYGASPPSLEGLITFEAPELPEETLMEREHTDTLRHLNMMLMFTECVLDLTAVRGGNPELCTSAVSLYQIQESVVVDQISQLSKDWGRVEQLVLYMKAAQLLAASLHLAKAQIKSGKLSPSTAVKQVVKNLNERYKFCITMCKKLTEKLNRFFSDKQRFIDEINSVTAEKLIYNCAVEMVQSAALDEMFQQTE 
6678503.m   APGHCCSLADPLAANLEGAVTFEAPDLPEETLMEQEHTETLHSLRFTLAFAQQVLEIAALKGSASEAAGGPE~~YQLQESVVADQISQLSREWGFAEQLVLYLKVAELLSSGLQTAIDQIRAGKLCLSSTVKQVVRRLNELYKASVVSCQGLSLRLQRFFLDKQRLLDGIHGVTAERLILSHAVQMVQSAALDEMFQHRE 
ULK1        APGHGCSFADPIAANLEGAVTFEAPDLPEETLMEQEHTEILRGLRFTLLFVQHVLEIAALKGSASEAAGGPE~~YQLQESVVADQISLLSREWGFAEQLVLYLKVAELLSSGLQSAIDQIRAGKLCLSSTVKQVVRRLNELYKASVVSCQGLSLRLQRFFLDKQRLLDRIHSITAERLIFSHAVQMVQSAALDEMFQHRE 
1l3r_E      ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ 
ULK4        ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~HQEVATRLLHSPLFQLLIQHLR~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~IAPNWDIRAKVAHVIGLLASHTAELQENTPVVETTSSIGIGILNCLVQHSTPVPRQCLVYV~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ 
BcDNA_GH04  YGKNVGLHIKAVRSYTQQLFLALKLLKKTGILHADIKPDNILVNENNLILKLCDFGSASAISDN~~~~~~~~~~~~~EITPYLVSRFYRSPEIILGIPYDYGIDTWSAGCTIYELYTGKILFSGKSNNQMLKFFMDVKGKIPNRIIRKGQFREQHFDQSCNFLYHEIDKLTEREKIVVMPVVKPSRSLQQELIADQNLPD 
BcDNA_GH07  LQLEMEKLERERNLHIRELKRILNEDQSRFNNHPVLNDRYLLLMLLGKGGFSEVHKAFDLKEQRYVACKVHQLNKDWKEDKKANYIKHALREYNIHKALDHPRVVKLYDVFEIDANSFCTVLEYCDGHDLDFYLKQHKTIPEREARSIIMQVVSALKYLNEIKPPVIHYDLKPGNILLTEGNVCGEIKITDFGLSKVMDD 
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